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RESUMEN 
 
La cascarilla de arroz es uno de los subproductos agrícolas más abundantes en el 
Perú y en el mundo; sin embargo, a pesar de su abundancia y composición, gran 
parte es quemada y dejada en vertederos generando contaminación y la 
necesidad de brindarle un mejor uso. En este estudio se caracterizó 
molecularmente la microbiota bacteriana y fúngica de muestras de cascarilla seca 
de arroz (CSA), cascarilla en descomposición de arroz (CDA) y suelo de pilas de 
cascarilla de arroz(SPCA) a nivel de filo, clase, orden, familia y género mediante 
método independiente de cultivo. Los géneros bacterianos Sphingomonas (13.1 
%), Streptomyces (15.1 %), Dokdonella (10.1 %) y los géneros fúngicos 
Curvularia (16.5 %), Tritirachium (26.7 %), Fibulochlamys (20.4 %) fueron los más 
abundantes en las muestras de CSA, CDA y SPCA, respectivamente. Mediante 
método dependiente de cultivo, se aislaron 46 cepas bacterianas (géneros 
Acinetobacter, Enterobacter, Kosakonia, Lysinibacillus, Pantoea, Pseudomonas, 
Raoultella y Staphylococcus) y 36 hongos filamentosos (géneros Aspergillus, 
Hypoxylon, Lichtheimia, Microdochium, Mucor, Rhizopus, Sarocladium y 
Trichoderma) a partir de CSA, CDA y SPCA. También se evaluaron las 
actividades β-glucosidasa, endoglucanasa, exoglucanasa y degradación de 
cascarilla de arroz molido, donde las bacterias Pantoea dispersa BCS11, BSP21, 
Pantoea dispersa BCD07y BSP24, obtuvieron los mayores índices de actividad 
enzimática (IAE), respectivamente.Los hongos HSP03, HSP04 y Sarocladium 
oryzae HCD13 obtuvieron los mayores IAE en las tres últimas actividades, 
respectivamente. Este estudio presenta una descripcióndetallada de la microbiota 
bacteriana y fúngicade muestras de cascarilla de arroz y de suelo, y cuales tienen 
el potencial de degradar este subproducto y la celulosa.  
 
Palabras clave: actividad celulolítica, ARNr16S, cascarilla de arroz, 
metagenómica, región ITS.  
 
 
 
 
ABSTRACT 
 
Rice husk is one of the most abundant agricultural by-products in Peru and in the 
world; however, despite its abundance and composition, much of it is burned and 
left in landfills generating pollution and the need to provide better use. In this 
study, the bacterial and fungal microbiota of dry rice husk (DrRH), decaying rice 
husk (DRH) and rice husk piles soil (RHPS) were molecularly characterized at the 
phylum, class, order, family and genus level by means of culture-independent 
method. The bacterial genera Sphingomonas (13.1 %), Streptomyces (15.1 %), 
Dokdonella (10.1 %) and the fungal genera Curvularia (16.5 %), Tritirachium (26.7 
%), Fibulochlamys (20.4 %) were the most abundant in DrRH, DRH and RHPS 
samples, respectively. By culture-dependent method, 46 bacterial strains (genera 
Acinetobacter, Enterobacter, Kosakonia, Lysinibacillus, Pantoea, Pseudomonas, 
Raoultella and Staphylococcus) and 36 filamentous fungi (genera Aspergillus, 
Hypoxylon, Lichtheimia, Microdochium, Mucor, Rhizopus, Sarocladium and 
Trichoderma) were isolated from DrRH, DRH and RHPS. The β-glucosidase, 
endoglucanase, exoglucanase and rice husk milled degradation activities were 
also evaluated, where the bacteria Pantoea dispersa BCS11, BSP21, Pantoea 
dispersa BCD07 and BSP24, obtained the highest enzymatic activity index (EAI), 
respectively. Fungi HSP03, HSP04 and Sarocladium oryzae HCD13 obtained the 
highest EAI in the last three activities, respectively. This study presents a detailed 
description of the bacterial and fungal microbiota of rice husk and soil samples, 
and which have the potential to degrade this byproduct and cellulose. 
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